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Tato práce se zabývá metodami reprezentace a zpracování genomických signálů. 
V první části práce je postupně probrán lineární zápis sekvencí a statistický popis 
sekvencí. K tomuto účelu byla využita reálná data, načtená z veřejné databáze, 
konkrétně sekvence genu pro lidský chromozom Y. V další části práce jsou postupně 
probrány vybrané metody zpracování a reprezentace genomických signálů. Dále je 
popsán vytvořený program pro zpracování sekvencí a je otestován pro krátké 
genomické sekvence, načtené z veřejné databáze.  
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This project deals with methods of representation and processing of genomic 
signals. The first part of this thesis describe linear expression of the sequence and 
statistical description of the sequence. For this purpose was used the real data, retrieved 
from public database, specifically the gene sequence of human chromosome Y. In the 
second part of the thesis are explained some methods of processing and representation 
of genomic signals. The following part describes a program designed for the processing 
sequence and is tested for short genomic sequences retrieved from public databases. 
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Genom je souhrnný název pro soubor veškeré dědičné informace různých organismů. 
Genomický signál je soubor dat, obsahující informace o genomu. Strukturální a funkční 
vlastnosti genomu různých organismů jsou hromaděny a analyzovány v laboratořích po celém 
světě a ukládány do mezinárodních veřejných databází. K lepšímu pochopení těchto vlastností a 
jejich následnému studiu je zapotřebí genomické a proteomické informace nějakým způsobem 
zpracovávat a prezentovat. Pro tyto účely byla vyvinuta celá řada metod, od nejzákladnějších až 
po velmi složité systémy. Tyto metody umožňují zpracovávat genomický nebo proteomický 
signál a poskytují rozličné formy reprezentace studované oblasti.  
V první části této práce jsou uvedeny vybrané možnosti při zpracování a reprezentaci 
genomického signálu, konkrétně lineární popis sekvencí (viz 2) a jejich statistický popis (viz 3). 
V další části jsou pak popsány speciální metody, pracující s nejrůznějšími algoritmy zpracování, 
za použití různých metod následného zobrazení (viz 4). Na základě těchto metod byl vytvořen 
v grafickém prostředí programu Matlab program REPREZENTACE (viz 5), ve kterém byly 
zhodnoceny vybrané speciální metody zpracování genomických signálů. Hodnocení metod je 
uskutečněno na základě zpracování a reprezentace reálných dat, načtených z veřejné databáze 
GenBank (viz 2). V programu jsou zpracovány a porovnávány 2 krátké lineární DNA sekvence, 
reprezentující první exon genu pro β-globin, konkrétně lidský (Homo sapiens Hbb, viz 5.1.1) a 
zajíce obecného (Zajíc obecný, viz 5.1.1).    
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2 Lineární zápis sekvencí  
 
K lineárnímu zápisu sekvencí DNA se využívají písmena abecedy, konkrétně vždy první  
písmeno z názvu jednotlivých bází nukleové kyseliny. Tyto báze jsou Adenin(A), Thymin(T), 
Cytosin(C) a Guanin(G) v případě DNA sekvence. V případě RNA sekvence nahrazuje Thymin 
Uracil(U). Tuto formu zápisu sekvencí využívá většina veřejných databází genetických dat, které  
fungují pod záštitou INSDC (International Nucleotide Sequence Database Collaboration). Mezi 
tyto databáze patří GenBank, DNA DataBank of Japan a European Molecular Biology 
Laboratory. V těchto databázích jsou uložené všechny známé DNA sekvence ve formátu FASTA.  
 
2.1 Lineární zápis genomických sekvencí          
 
Jako standard pro reprezentaci nukleových kyselin byly zavedeny IUPAC/IUBMB kódy. 
IUPAC (International Union of Pure and Applied Chemistry) a IUBMB (International Union of 
Biochemistry and Molecular Biology) jsou mezinárodní unie, které zavedli standardní 
terminologii pro biochemické informace. Přehled kódů pro nukleové kyseliny (viz Tabulka 1.). 
 
 
Tabulka 1. IUPAC/IUBMB kódy pro nukleové kyseliny. ( Upraveno z [1] ) 
Symbol Význam Původ označení 
G G Guanin 
A A Adenin 
T T Thymin 
C C Cytosin 
U U Uracil 
R G nebo A PuRin 
Y T nebo C PYrimidin 
M A nebo C AMino 
K G nebo T Keto 
S G nebo C Silná (Strong) interakce (3 vodíkové můstky) 
W A nebo T Slabá (Weak) interakce (2 vodíkové můstky) 
H A nebo C nebo T Není to G, H zvoleno jako následující 
v abecedě po G 
B G nebo T nebo C Není to A, B jako následující po A 
V G nebo C nebo A Není to T (U), V po U 
D G nebo A nebo T Není to C, D po C 




Ukázka lineárního zápisu krátkého úseku genomické sekvence lidského chromozomu Y 
(sekvence NT_167199.1[2]) ve formátu FASTA (viz Obrázek 1). 
 
 
Obrázek 1. Lineární zápis krátkého úseku genomické sekvence lidského chromozomu Y ve 
formátu FASTA. (Vytvořeno v Matlabu, sekvence načtena z [2], upraveno) 
 
2.2 Lineární zápis proteomických sekvencí 
 
Proteom je proteinový komplement genomu, jde tedy o sekvenci aminokyselin. Kodón, 
nebo též triplet je sled za sebou jdoucích třech nukleotidů, které kódují aminokyseliny. Přehled 




Tabulka 2. Přehled aminokyselin. (Upraveno z [3]) 
 U C A G 
U UUU fenylalanin UCU serin UAU tyrosin UGU cystein 
UUC fenylalanin UCC serin UAC tyrosin UGC cystein 
UUA leucin UCA serin UAA stop UGA stop 
UUG leucin UCG serin UAG stop UGG tryptofan 
C CUU leucin CCU prolin CAU histidin CGU arginin 
CUC leucin CCC prolin CAC histidin CGC arginin 
CUA leucin CCA prolin CAA glutamin CGA arginin 
CUG leucin CCG prolin CAG glutamin CGG arginin 
A AUU izoleucin ACU threonin AAU asparagin AGU serin 
AUC izoleucin ACC threonin AAC asparagin AGC serin 
AUA izoleucin ACA threonin AAA lysin AGA arginin 
AUG methionin ACG threonin AAG lysin AGG arginin 
G GUU valin GCU alanin GAU kys. 
Asparagová 
GGU glycin 
GUC valin GCC alanin GAC GGC glycin 
GUA valin GCA alanin GAA kys. 
glutamová 
GGA glycin 




Pro aminokyseliny byly stanoveny IUPAC/IUBMB standardní kódy. Přehled těchto kódů (viz 
Tabulka 3.). 
Tabulka 3. IUPAC/IUBMB kódy pro aminokyseliny. ( Upraveno z [1] ) 

















Kyselina asparagová D 












Ukázka lineárního zápisu krátkého úseku sekvence lidského chromozomu Y ve formátu FASTA 
(viz Obrázek 2.). Tato sekvence byla převedena na sekvenci aminokyselin s použitím jednoho 
čtecího rámce (čtecí rámec viz kap. 2.2).  
 
Obrázek 2. Lineární zápis krátkého úseku proteomické sekvence, vytvořené translací s genomické 
sekvence lidského chromozomu Y . (Vytvořeno v Matlabu, sekvence načtena z [2], upraveno) 
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3 Statistický popis sekvencí 
 
Statistický popis slouží k vyjádření množstevního, popřípadě procentuálního zastoupení 
nukleotidových bází, nebo aminokyselin v sekvenci. Na základě tohoto popisu lze porovnávat 
odlišné sekvence a zjišťovat do jaké míry se mezi sebou liší. Grafické vyjádření poskytuje 
vizuální přehled o sekvenci, číselné vyjádření poskytuje přesnější přehled, co do počtu zastoupení 
nukleotidů, nebo aminokyselin v sekvenci. 
 
3.1 Statistický popis genomických sekvencí 
 
Statistické znázornění genomické sekvence lze provést buď jako pouhý součet 
jednotlivých nukleotidů obsažených v sekvenci, nebo graficky znázornit pomocí grafů. 




Tabulka 4. Zastoupení jednotlivých nukleotidů v sekvenci lidského chromozomu Y.(Vypočteno v 










Z těchto hodnot lze v Matlabu vytvořit například výsečový graf zobrazující zastoupení 




Obrázek 3. Výsečový graf zastoupení nukleotidů v sekvenci lidského chromozomu Y. 
(Generováno v Matlabu, sekvence načtena z [2]) 
 
Pro lepší přehled o počtu a poloze nukleotidů v sekvenci lze vytvořit graf denzity jak pro 
jednotlivé nukleotidy (viz Obrázek 4. nahoře), tak pro nukleotidové páry (viz Obrázek 4. dole).   
 
Obrázek 4. Grafické znázornění denzity pro sekvenci lidského chromozomu Y. Nahoře denzita 
jednotlivých nukleotidů, dole denzita nukleotidových párů.(Generováno v Matlabu, sekvence 







3.2 Statistický popis proteomických sekvencí 
 
Stanovení regionů v sekvenci kódujících protein může být v případě genu eukaryot 
obtížné. Sekvence eukaryotických genů obsahují kromě exonů (kódující úseky) i vmezeřené 
introny (nekódující úseky). Je proto nutné najít čtecí rámec (tzv. open reading frame), pro který je 
důležitý kodon AUG, neboť jde o kodon iniciační (zároveň kóduje methionin) a kodony UAA, 
UAG a UGA, které jsou označovány jako kodony terminační, neboli stop kodony. 
 Každá aminokyselina v polypeptidickém řetězci je kódována tripletem nukleotidů - 
kodonem, přičemž kombinací čtyř nukleotidových bází vzniká 64 možných kodonů. Příklad 
množství jednotlivých kodonů zastoupených v sekvenci lidského chromozomu Y pro jeden 
z možných čtecích rámců  (Tabulka 5.). 
 
Tabulka 5. Zastoupení kodonů v sekvenci lidského chromozomu Y. (Generováno v Matlabu, 
sekvence načtena z [2]) 


































































































































Na podobném principu funguje mapa intenzit, množství kodonů je vyjádřeno ve stupních šedi, 





   Obrázek 5. Mapa intenzit kodonů  pro sekvenci lidského chromozomu Y pro jeden z možných 

















































































4 Speciální metody zpracování a reprezentace genomických       
signálů 
 
4.1 Vektorová a komplexní reprezentace 
4.1.1 Reprezentace nukleotidů 
 
Dusíkaté báze lze z hlediska chemických vlastností rozdělit do tříd podle molekulární 
struktury, síly chemických vazeb a podle obsahu báze. Z hlediska molekulární struktury jsou báze 
A a G puriny (R), báze T a C jsou pyrimidiny (Y). Síla chemických vazeb je dána počtem 
vodíkových můstků, slabá vazba (W) bází A a T je tvořena dvěma vodíkovými můstky, silná 
vazba (S) bází C a G je tvořena třemi vodíkovými můstky.  Báze A a C obsahují aminoskupinu 
(M), oproti tomu G a T obsahují ketoskupinu (K).[4] Na základě tohoto rozdělení lze zobrazit 
nukleotidy do 3D struktury, tetrahedronu (viz Obrázek 6.), kde jsou definovány jednotlivé 
vektory následovně (viz Tabulka 6.). 
 



































































































Obrázek 6. 3D mapa – Tetrahedron reprezentující nukleotidy pomocí IUPAC symbolů.[4] 
 
Počet dimenzí zobrazení může být zredukován na dvě při promítnutí tetrahedronu do 
adekvátní plochy. Tato plocha je převedena do odpovídající komplexní roviny, vzniká tak 
komplexní zobrazení nukleotidů. Výběr komplexní projekce závisí na parametru, který chceme 
zkoumat. Pro studium velkého počtu rysů DNA sekvence je vhodné použít projekci x 0 
z k vyjádření tříd S-W a Y-R (viz Obrázek 7.). V tomto způsobu reprezentace je komplementarita 
párů bází A-T a C-G  vyjádřena v symetrii s ohledem na reálnou osu, purinové a pyrimidinové 
páry zaujímají odpovídající imaginární část. [4] Jednotlivé parametry pro 2D komplexní 
zobrazení jsou definovány jako (viz Tabulka 7.). 
 
Tabulka 7. Parametry pro 2D komplexní zobrazení nukleotidů.[4] 
1w  jy   1s  
jr   0 nmk  )1(
3
1




jh   )1(
3
1
jb   )1(
3
1







Obrázek 7. 2D mapa komplexní reprezentace nukleotidů.[4]  
 
4.1.2 Reprezentace kodonů a aminokyselin 
 
Vektorovou a komplexní reprezentaci nukleotidů lze také rozšířit na reprezentaci kodonů 
a aminokyselin.  
Kodon sestává ze tří nukleotidů: 
X = B2B1B0, Bi ∈  {A, C, G,T}; i = 0, 1, 2, [4] 
které jsou umístěny v molekule DNA, konkrétně v exonu. Existuje šest možných čtecích rámců 
pro sekvenci, z nichž pouze jeden je správný. S použitím čtyř znaků Bi lze nahlížet na kodon jako 
na číslo zapsané v určitém tvaru. Pro vektorovou reprezentaci (tetrahedron) jsou hodnoty pro 
čtyři vektorové znaky dané rovnicemi (viz Tabulka 8.) 
 
Tabulka 8. Vektorové rovnice pro konstrukci tetrahedronu.[4] 

 kjia  

 kjic  

 kjig  

 kjit  
 
 

















itgcabi    [4] 
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Proces vektorové konverze je opakován pro každý ze tří nukleotidů v kodonu. Vektor 
odpovídající třetímu, to jest poslednímu nukleotidu v kodonu, je násoben jedničkou, vektor 
odpovídající druhému nukleotidu dvojkou a vektor odpovídající prvnímu nukleotidu v kodonu je 
násoben 2² = 4.[4] Při aplikaci tohoto pravidla pro všech 64 kodonů vznikne 3D útvar - 




 Obrázek 8. 3D mapa - tetrahedron pro všech 64 kodonů. [4]  
 
3D tetrahedron lze převést na 2D komplexní zobrazení v rovině x 0 z, přičemž jednotlivé 
kodony jsou převedeny na odpovídající aminokyseliny, jež kódují (viz Obrázek 9.). Osa 0x je 




Obrázek 9. 2D mapa komplexního zobrazení aminokyselin.[4] 
 
 
4.2 Chaos game reprezentace 
4.2.1 Chaos game 2D 
Chaos game reprezentace (CGR) byla založena H.J. Jeffreyem jako algoritmus, který 
umožňuje zobrazení fraktální struktury zkoumané sekvence. Tato metoda vychází z algoritmu pro 
konstrukci Sierpinského trojúhelníku. [5]  
DNA sekvence je vykreslena do čtverce, kde každému rohu přísluší jeden nukleotid. 
Souřadnice poloh nukleotidů v tomto čtverci, umístěném v souřadném systému xy, byly zvoleny 
jako A(-1,-1), C(-1, 1), G(1, 1) a T(1,-1). Vycházíme ze středu čtverce (0, 0), přemístíme se na 
polovinu cesty k rohu odpovídajícímu první nukleové kyselině v kódované sekvenci, zde 
umístíme bod. Z tohoto bodu pokračujeme na polovinu cesty k rohu odpovídajícímu druhé 
nukleové kyselině v sekvenci, rovněž zde umístíme bod. Pokračujeme v tomto postupu, až 
dojdeme na konec kódované sekvence. Tento konečný bod odpovídá celé takto zpracované 
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sekvenci. Čtverec může být dále rozdělen na čtyři kvadranty, kde každý kvadrant odpovídá 
jednomu ze čtyř nukleotidů. 
Ukázka postupu pro sekvenci TAGCGA (viz Obrázek 10.): Začínáme ze středu čtverce 
(0), v polovině cesty k T umístíme bod (1). Z tohoto bodu postupujeme k A, rovněž v polovině 
cesty umístíme bod – (2). Takto postupujeme až ke konečnému bodu (6). Tento konečný bod 
reprezentuje celou sekvenci, tedy TAGCGA. 
 
 
Obrázek 10. Postup pro sestavení Chaos game obrazu pro sekvenci TAGCGA. 
 
 
Takovýmto způsobem lze vykreslit dlouhé DNA sekvence, jako například sekvenci 





Obrázek 11. Chaos game reprezentace sekvence lidského chromozomu Y. (Generováno v 
Matlabu vlastním programem, sekvence načtena z [2])   
4.2.2 Chaos game 3D tetrahedron 
Reprezentace je založena na stejném principu jako Chaos game 2D, ale namísto čtverce je 
pro zobrazení využit 3D pravidelný čtyřstěn, tzv. tetrahedron. Pro zobrazení je nutný souřadný 
systém xyz. Souřadnice vrcholů tetrahedronu, odpovídající jednotlivým nukleotidům, byly 
zvoleny jako A(-1,-1,1), C(-1,1,-1), T(1,-1,-1), G(1,1,1) a počáteční bod P(0, 0, 0),(viz Obrázek 
12.).  
 








 Při zpracování a vykreslení dané sekvence do tetrahedronu vznikají v obraze fraktální 
struktury, které jsou patrné u Sierpinského trojúhelníku. Tento jev je dán tím, že algoritmus 
výpočtu vychází z algoritmu pro konstrukci Sierpinského trojúhelníku a stěny tetrahedronu jsou 
trojúhelníky. Příklad pro sekvenci lidského genu chromozomu Y (NT_167199.1) (viz Obrázek 
13.).   
 
Obrázek 13. Chaos game tetrahedron reprezentace sekvence lidského chromozomu Y. 
(Generováno v Matlabu vlastním programem, sekvence načtena z [2]) 
 
4.2.3 Chaos game obrazy 
 
Jednotlivé nukleotidy jsou reprezentovány písmeny (A, T, C, G). Při řazení písmen za 
sebou vznikají různě dlouhá tzv. slova (termín použit dále), reprezentující odpovídající 
oligonukleotidy. 
Celý obsah frekvencí slov nalezený v dané genomické sekvenci může být zobrazen ve 
formě jednoduchého obrazu, ve kterém každý pixel odpovídá specifickému nukleotidu (viz 
Obrázek 14.). Zastoupení nukleotidů v dané sekvenci je  vloženo do čtvercového obrazu s pozicí, 
která byla vybrána během rekurzivního procesu. Obraz je rozdělen do čtyř kvadrantů, do kterých 
spadá daná sekvence podle příslušné báze. Obraz lze rozdělit na poloviny, přičemž spodní 
polovina (Adenin a Thymin) a horní polovina (Cytosin a Guanin) naznačují rozložení bází a 
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diagonály naznačují purinové/pyrimidinové rozložení. Každý kvadrant je následně rozdělen na 
čtyři subkvadranty, které obsahují sekvence končící daným dinukleotidem. Sekvence lišící se jen 
prvním písmenem je v odpovídajícím subkvadrantu. Každý subkvadrant se dále dělí na čtyři díly, 
tyto díly se zase rozdělují na čtyři menší. Podle počtu nukleotidů v sekvenci je rozdělen obraz na 
díly (pixely). Zastoupení slov v sekvenci je v obraze vyjádřeno intenzitou daného pixelu, kterému 
odpovídají. Čím tmavší je pixel, tím je větší zastoupení daného slova. [6] 
Pomocí chaos game obrazů lze zobrazit velmi dlouhé sekvence. Porovnáváním CGR 
obrazů lze zjišťovat míra podobnosti různých sekvencí.    
 
Obrázek 14. Rozdělení CGR obrazu podle délky slov.[6] 
4.4 Reprezentace pomocí Pyramid diagram 
 
Pro tuto metodu se užívá zkrácený název Pygram (Pyramid diagram). Pygram slouží k 
vizualizaci a mapování opakujících se sekvencí v kompletní genomové sekvenci. Pygram pro 
sekvenci S o délce N je dvojdimenzionální obraz, kde S a všechna „přesná maxima 
opakování“(exact maximal repeat, dále eMR), jsou znázorněna na ose x. Pro osu x je dán faktor 
k, pro osu y faktor l. Mapování je pak definováno následovně: i-tý nukleotid z S je umístěn na 
souřadnici (i/k , 0), eMR o velikosti m odpovídá intervalu (i/k , (i+m)/k) na pozici i v sekvenci S. 
Velikost m na pozici a v průběhu S je zobrazena jako rovnoramenný trojúhelník (pyramida) o 
výšce δm/l. δ nabývá hodnot +1 pro eMR lokalizovaném na normálním vlákně, -1 pro eMR na 
reverzním komplementárním vlákně sekvence S. [7] 
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V takto vzniklém obrazu je každé pyramidě přiřazena specifická barva, odpovídající 
určité eMR sekveci.  V důsledku toho mají všechny výskyty shodné eMR stejnou barvu na obou 
vláknech, tedy na normálním i komplementárním. Celý diagram je symetrický podle osy x. 
Například Pygram pro krátkou DNA sekvenci 5'-TTCGTCACGTCACGTCATT-3' (viz 
Obrázek 15.), obsahuje 13 různých eMR: A, C, G, T, AT, CG, TC, TT, ACG, CGT, ACGT, 
CGTCA, CGTCACGTCA.  Některé eMR se mohou překrývat, nebo dokonce v sobě zahrnovat 
jiné eMR. Pro přehlednost jsou překrývající se eMR v diagramu zobrazeny vždy o něco výše. 
Velikost každé pyramidy v diagramu je úměrná frekvenci výskytu dané eMR v sekvenci, přičemž 
vrchol pyramidy v Pygramu je umístěn nad střed dané eMR.[7] 
 
 
Obrázek 15. Lineární Pygram pro krátkou DNA sekvenci TTCGTCACGTCACGTCATT. 
Normální sekvence je v horní části obrázku, komplementární sekvence je umístěna dole.[7] 
 
Pygram lze zobrazit buď jako lineární nebo s logaritmických měřítkem osy y. Při použití 
logaritmické osy y lze lépe odhalit struktury malých eMR, které jsou obsaženy ve větších, 





Obrázek 16. Pygram s logaritmickou osou y pro krátkou DNA sekvenci 
TTCGTCACGTCACGTCATT.[7] 
 
4.5 Spektrum like reprezentace 
 
Spektrum like reprezentace je grafické vyjádření genomického signálu. Je dán souřadný 
systém xy. Souřadnice x odpovídají pořadí nukleotidu v dané sekvenci, souřadnice y přísluší 
danému nukleotidu. Podle jednotlivých nukleotidů jsou v souřadném systému zakresleny body. 
Při spojení bodů vzniká křivka, která je podobná vyjádření spektra, odtud název metody 
Spektrum – like (podobná spektru). [8] 
4.5.1 Spektrum like základní 
Jedna z možností konstrukce obrazu je definovat čtyři horizontální čáry se souřadnicemi y 
pro jednotlivé nukleotidy následovně: G(y) = 1, C(y) = 2, A(y) = 3 a T(y) = 4. Spektrum like 







Obrázek 17. Zobrazení metodou Spektrum like prvního exonu genu pro lidský β-globin pomocí 
čtyř horizontálních čar. [8] 
4.5.2 Spektrum like Chaos game 
Jinou možnost nabízí Spektrum like reprezentace na základě 2D Chaos game map. Je dán 
jednotkový čtverec, kde ke každému rohu je přiřazena jedna z nukleových kyselin A, T, G a C s 
příslušnými souřadnicemi A(-1, -1), T(-1,1), G(1,1), a C(1, -1). Postup je stejný jako u Jeffreyho 
metody (viz kap. 3.1)., kdy se začíná se středu čtverce o souřadnicích (0,0). Chaos game mapa 
pro první exon genu kódujícího lidský β-globin (viz Obrázek 18.) [8]. Hodnoty souřadnic x z této 
mapy (jednotkového čtverce) jsou použity jako hodnoty souřadnic y pro zobrazení metodou 
Spektrum like. Souřadnice x odpovídají pořadí nukleotidů v sekvenci jako v případě metody čtyř 
horizontálních čar. Spektrum like zobrazení vzniklé z Chaos game mapy pro první exon genu 
kódujícího lidský β-globin (viz Obrázek 19.).[9] 
 






Obrázek 19. Spektrum like zobrazení části genu pro lidský β-globin na základě Chaos game 
obrazu. Souřadnice x odpovídají poloze nukleotidu v sekvenci, souřadnice y odpovídají hodnotám 
souřadnic x v Chaos game mapě (Obrázek 18.). [9] 
 
4.5.3 Spektrum like Chaos game kružnice 
Jedná se o další rozšíření metody Spektrum like vycházející z 2D Chaos game obrazů. 
Jednotlivé body v Chaos game čtverci jsou zde promítnuty ze středu čtverce na jednotkovou 
kružnici, která tento čtverec obkružuje. Délka oblouku na jednotkové kružnici, vymezeného mezi 
bodem na kružnici a osou x, slouží jako souřadnice y ve Spektrum like zobrazení. Tímto 
způsobem vzniklé Spektrum like zobrazení  z Chaos game mapy pro první exon genu kódujícího 
lidský β-globin (viz Obrázek 20.)[8] 
 
 
Obrázek 20. Spektrum like zobrazení části genu pro lidský β-globin na základě Chaos game 
obrazu s jednotkovou kružnicí. Souřadnice x odpovídají poloze nukleotidu v sekvenci, souřadnice 
y odpovídají délkám oblouků v radiánech. [8] 
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Jednotlivé kroky výpočtu délky oblouků pro prvních dvacet nukleotidů exonu genu 
kódujícího lidský β-globin je uveden v tabulce (viz Obrázek 21.). Zde jsou v prvním sloupci 
uvedeny nukleotidy jak vystupují v sekvenci a v následujících dvou sloupcích jsou jejich 
souřadnice v Chaos game čtverci. Čtvrtý a pátý sloupec obsahuje souřadnice bodů, vytvořených 
metodou Chaos game, následující sloupec představuje jejich hodnotu, což je tangens θ. θ je úhel 
měřený od osy x. V sedmém sloupci je délka oblouku na jednotkové kružnici, daná hodnotou θ. 
Tato délka musí být upravena (připočtením 0, π nebo 2π) pro kvadrant, kterému souřadnice xy 
náleží. V posledním sloupci je uvedena výsledná délka oblouku v radiánech.[8] 
 
 
Obrázek 21. Tabulka s jednotlivými kroky výpočtu délky oblouků pro prvních dvacet nukleotidů 
exonu genu kódujícího lidský β-globin [8] 
 
Při vytvoření Spektrum like obrazu vzniknou čtyři oblasti mezi pěti horizontálními 
linkami, odpovídající čtyřem kvadrantům Chaos game čtverce. Tyto oblasti mohou být označeny 
směrem zespodu nahoru jako G, C, A a T. Jinými slovy, body v první oblasti náleží Guaninu (G), 
ve druhé Cytosinu (C), ve třetí Adeninu (A) a body v čtvrté oblasti náleží Thyminu (T). [8] 
4.6 Reprezentace podle S. Yau 
Grafická metoda reprezentace genomických dat, využívající algoritmus vytvořený 
Stephenem S. T. Yauem. Metoda zobrazení je dvojdimenzionální, je zde použit xy souřadný 
systém. Pro každý ze čtyř nukleotidů A, T, C a G je definován jednotkový vektor (viz Obrázek 
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Obrázek 22. Jednotkový vektor vytvořený S. T. Yauem [10] 
 
Začátek zobrazení začíná na souřadnicích xy (0,0). První bod je vytvořen podle prvního 
nukleotidu v sekvenci s vektorovými souřadnicemi příslušného nukleotidu. Následující bod 
vychází ze souřadnic bodu předchozího, jsou k němu opět přičteny vektorové souřadnice 
příslušného nukleotidu. Takto je vytvořena křivka, například pro první exon genu kódujícího 
lidský β-globin (viz Obrázek 23.). 
 




4.7 Metoda PSM 
 
Zkratka názvu této metody pochází z anglického názvu Power Spectrum Method (Metoda 
výkonového spektra). Pokud je sekvence předzpracována, např. metodou chaos game 
reprezentace (viz kap. 4.2), lze z výsledného obrazu vypočítat a zobrazit jeho výkonové 
spektrum. Výpočet výkonového spektra obrazu je založen na Fourierově transformaci obrazu, 
která je následně umocněna (popis ve zdroji [11]). 
Touto metodou lze nejen vypočítat výkonové spektrum obrazu, ale na základě toho i 
fraktální dimenzi obrazu (detailněji popsáno v [12]). Výkonové spektrum chaos game obrazu pro 
lidský chromozom Y (viz Obrázek 11.) je vypočteno a zobrazeno v Matlabu programem PSMned 
ze zdroje [12] (viz Obrázek 24.).   
 
Obrázek 24. Výkonové spektrum chaos game obrazu sekvence pro lidský chromozom Y. 
(Generováno programem z [12], sekvence načtena z [2]) 
 
Výkonové spektrum může být také vykresleno v prostoru společně s vykreslením 
modelovaného ideálního výkonového spektra (viz Obrázek 25.), které pak následně slouží 
k výpočtu fraktální dimenze obrazu. Prostorové vykreslení a výpočet fraktální dimenze obrazu je 
realizován taktéž programem PSMned [12], vypočtená fraktální dimenze obrazu pro lidský 




Obrázek 25. Prostorové zobrazení výkonového spektra pro lidský chromozom Y. Vlevo výkonové 
spektrum obrazu, vpravo modelované ideální výkonové spektrum.[12]  
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5 Zpracování a reprezentace vybranými metodami 
5.1 Program REPREZENTACE 
Program REPREZENTACE.m byl vytvořen v grafickém prostředí programu Matlab 
(GUI-graphical user interface). Program načítá data z veřejné databáze GenBank (viz 2), tato data 
jsou zpracována a reprezentována vybranými způsoby podle výběru uživatele. V programu je 
možné zpracovávat zároveň dvě sekvence. Ukázka celého grafického prostředí programu je 
uvedena na obrázku (viz Obrázek 26.). 
 
 




Po spuštění programu se otevře uživatelské rozhraní (REPREZENTACE.fig). 
V grafickém prostředí je přednastaveno pět sekvencí (viz 5.1.1), existuje zde však i možnost 
načtení sekvencí z veřejné databáze GenBank podle přání uživatele (viz Obrázek 27.). Po zvolení 
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a načtení sekvencí je spočítáno zastoupení jednotlivých nukleotidů vybraných sekvencí (viz 
Obrázek 27.), které jsou následně upraveny pro další zpracování (funkce upravaSEKVENCE (viz 
5.1.2)). Zpracování a reprezentace sekvencí je umožněno následujícími pěti způsoby: metodou 
Chaos game 2D (viz 4.2.1), Chaos game 3D tetrahedron (viz 4.2.2), Spektrum like základní (viz 
4.5.1), Spektrum like Chaos game kružnice (viz 4.5.3) a reprezentace podle S. Yau (4.6). Pro tyto 
metody byly vytvořeny odpovídající funkce (viz 5.1.2).  
 
Obrázek 27. Výřezy z grafického prostředí programu. Vlevo a uprostřed možnosti výběru 
sekvencí, vpravo zobrazení zastoupení jednotlivých nukleotidů. 
 
Program umožňuje zobrazit celé sekvence, nebo jejich části po zadání velikosti 
požadovaných částí uživatelem (viz Obrázek 28.). Sekvence mohou být také ořezány, a to 
odstraněním zvoleného úseku ze začátku sekvence (viz Obrázek 28.). Pro ořezané sekvence jsou 
znovu přepočítány souřadnice bodů jednotlivých nukleotidů v sekvenci, aby nedocházelo ke 
zkreslení výsledku. Většina algoritmů při výpočtu souřadnic bodu totiž pracuje se souřadnicemi 
předešlého bodu, takže například v případě změny prvního nukleotidu v sekvenci je výsledný 





Obrázek 28. Výřez z grafického prostředí programu, možnosti ořezání a vykreslení částí.     
 
V případě, že jsou načteny a zpracovány dvě sekvence stejnou metodou, je možné je 
následně porovnat. Porovnání lze uskutečnit buď jako porovnání celých sekvencí, nebo 
uživatelem vybraných částí sekvencí za předpokladu, že jsou tyto části stejně velké. Porovnávání 
celých sekvencí je omezeno pouze na metody Spektrum like základní, Spektrum like Chaos game 
kružnice a reprezentace podle S.Yau, porovnávání částí sekvencí je možné pouze pro dvě metody 
- Spektrum like základní, Spektrum like Chaos game kružnice.                
5.1.1 Přednastavené sekvence 
Následující sekvence byly vybrány z veřejné databáze GenBank. Jedná se o krátké 
lineární DNA sekvence genu prvního exonu beta hemoglobinu (Hbb).(Informace o sekvencích 
byly získány prostřednictvím Matlabu z veřejné databáze GenBank podle zmíněných 
přístupových kódů ) 
 
AF527577 
V programu je tato sekvence uvedena pod názvem Homo sapiens Hbb. 
Stručný souhrn informací o sekvenci: Název lokusu: AF527577, Délka sekvence: 92 bp, 
Definice: Homo sapiens beta globin mutant (HBB) gene, complete cds., Přístupový kód: 
AF527577  region: 51..142, Verze: AF527577.1, Topologie lokusu: lineární, Typ molekuly 





Tato sekvence je uvedena v programu pod názvem Zajíc obecný Hbb. 
Stručný souhrn informací o sekvenci: Název lokusu: SEG_RABHBBB1B, Délka sekvence: 92 
bp, Definice: Rabbit beta1-globin gene (allele 2), complete cds and L1 repetitive sequences., 
Přístupový kód: AH001222 region: 480..571, Verze: AH001222.1, Topologie lokusu: lineární, 
Typ molekuly lokusu: DNA, Zdroj: Oryctolagus cuniculus (rabbit) 
 
MUSHBBMAJ 
V programu je tato sekvence uvedena pod názvem Myš domácí Hbb. 
Stručný souhrn informací o sekvenci: Název lokusu: MUSHBBMAJ, Délka sekvence: 92 bp, 
Definice: Mouse beta-globin major gene., Přístupový kód: J00413 region: 2718..2809, Verze: 




V programu je tato sekvence uvedena pod názvem Potkan obecný Hbb. 
Stručný souhrn informací o sekvenci: Název lokusu: X67614, Délka sekvence: 92 bp, Definice: 
R.norvegicus gene for three beta-1 globin, exons 1-3., Přístupový kód: X67614 region: 196..287, 
Verze: X67614.1, Topologie lokusu: lineární, Typ molekuly lokusu: DNA, Zdroj: Rattus 
norvegicus (Norway rat) 
 
FJ788228 
V programu je tato sekvence pod názvem Šimpanz hornoguinejský Hbb. 
Stručný souhrn informací o sekvenci: Název lokusu: FJ788228, Délka sekvence: 92 bp, Definice: 
Pan troglodytes verus isolate 21 beta globin (hbb) gene, exons 1, 2., Přístupový kód: FJ788228 
region: 548..639, Verze: FJ788228.1, Topologie lokusu: lineární, Typ molekuly lokusu: DNA, 





5.1.2 Použité funkce 
Jedná se o funkce použité v programu REPREZENTACE. (Zdrojové kódy těchto funkcí jsou 
uvedeny v příslušných přílohách.) 
 
Funkce pocetN 
Funkce (pocetN.m) slouží k výpočtu zastoupení jednotlivých nukleotidů v sekvenci. 
Zdrojový kód funkce je uveden v příloze (viz Příloha 1.). 
 
Funkce upravaSEKVENCE 
Funkce (upravaSEKVENCE.m) slouží k úpravě sekvence načtené z veřejné databáze, 
odstraňuje z načteného signálu jiné znaky než A, C, T a G. Tato úprava je nutná pro další 
zpracování sekvence vybranými metodami, jelikož tyto metody pracují jen s výše uvedenými 
znaky A, C, T, G a jiné znaky nezohledňují. Výstupem funkce je pak sekvence bez mezer, 
složená ze znaků A, C, T a G. Zdrojový kód funkce je uveden v příloze (viz Příloha 2.). 
 
Funkce ChaosGAME 
Tato funkce (ChaosGAME.m) byla vytvořena pro zpracování a reprezentaci sekvence, 
přivedené na vstup programu, metodou Chaos game 2D (viz 4.2).  Výstupem této funkce je obraz 
Chaos game čtverce se zakreslenými body, které odpovídají nukleotidům v sekvenci. Zdrojový 
kód funkce je uveden v příloze (viz Příloha 3.). 
 
Funkce ChaosTETRA 
Účelem této funkce (ChaosTETRA.m) je zpracovat načtený genomický signál metodou 
Chaos game 3D tetrahedron (viz 4.2). Výstupem je trojrozměrný obraz tetrahedronu se 
zakreslenými odpovídajícími body, vypočtenými s využitím algoritmu metody. Zdrojový kód 
funkce je uveden v příloze (viz Příloha 4.). 
 
Funkce spekLIKEz 
Výstupem této funkce (spekLIKEz.m) je dvojdimenzionální obraz, vytvořený algoritmem 






Funkce využívá nejen algoritmu pro konstrukci Chaos game obrazu (viz 4.2), ale je navíc 
doplněna algoritmem metody Spektrum like Chaos game kružnice (viz 4.5). Výstupem funkce je 
podobný 2D obraz jako u programu spekLIKEz, ovšem s odlišnými hodnotami, respektujícími 
rozdělení bodů v Chaos game čtverci. Zdrojový kód funkce je uveden v příloze (Příloha 6.).  
 
Funkce Yau 
Genomická data, přivedená na vstup této funkce (Yau.m) jsou zpracována algoritmem 
metody podle Yau (viz. 4.6) a jsou vykreslena definovaným způsobem. Zdrojový kód funkce je 
uveden v příloze (Příloha 7.). 
 
5.2 Porovnání sekvencí AF527577 a SEG_RABHBBB1B  
Tyto dvě sekvence byly vybrány pro posouzení odlišností při zpracování metodami, 
použitými v programu REPREZENTACE (viz výše). Jedná se o krátké lineární DNA sekvence o 
délce 92 bp, představující první exon genu pro β-globin (Hbb). Sekvence byly načteny z veřejné 
databáze GenBank, jsou přednastaveny ve vytvořeném programu (detail sekvencí viz 5.1.1). 
Výsledky zpracování vybranými metodami v programu REPREZENTACE jsou uvedeny dále. 
5.2.1 Zastoupení nukleotidů AF527577 a SEG_RABHBBB1B 
Zastoupení jednotlivých nukleotidů v těchto sekvencích je uveden v tabulce (viz Tabulka 
9). Z této tabulky je patrná podobnost sekvencí, která však může být zkreslující. Shodné počty 
nukleotidů neznamenají shodné sekvence, důležitějším faktorem je pořadí nukleotidů v sekvenci. 
 
Tabulka 9. Zastoupení jednotlivých nukleotidů v sekvenci AF527577 a SEG_RABHBBB1B 
Sekvence AF527577 SEG_RABHBBB1B 
Jednotlivé nukleotidy počet počet 
A 17 18 
T 20 20 
C 36 38 
G 19 16 
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5.2.2 Chaos game 2D AF527577 a SEG_RABHBBB1B 
Sekvence byly zpracovány touto metodou ve snaze zjistit jejich vzájemnou podobnost. Za 
tímto účelem byl vytvořen Chaos game čtverec pro AF527577 (viz Obrázek 29.) a pro 
SEG_RABHBBB1B (viz Obrázek 30.). Tyto dva obrázky mohou být porovnány pouze vizuálně, 
při porovnání odečtením bodů by vznikl obraz, nemající téměř žádnou výpovědní hodnotu. Chaos 
game obraz neposkytuje informaci o pozici vybraného nukleotidu v sekvenci.  
 
 





Obrázek 30. Chaos game čtverec pro sekvenci SEG_RABHBBB1B. 
5.2.3 Chaos game 3D tetrahedron AF527577 a SEG_RABHBBB1B 
3D tetrahedron pro AF527577 (viz Obrázek 31.) a tetrahedron pro SEG_RABHBBB1B 
(viz Obrázek 32.) byl vytvořen pouze jako možnost zobrazení sekvence. Porovnávat sekvence 
v takovémto zobrazení je velmi obtížné a vyžaduje použití výpočetní techniky. 
 
 




Obrázek 32. Chaos game 3D tetrahedron pro sekvenci SEG_RABHBBB1B. 
5.2.4 Spektrum like základní AF527577 a SEG_RABHBBB1B 
Vytvořená křivka metodou Spektrum like základní pro AF527577 (viz Obrázek 33.) a pro 
SEG_RABHBBB1B (viz Obrázek 34.) poskytuje mnohem lepší přehled o sekvencích, než 
metody Chaos game. Poskytuje nejen přehled o konkrétních nukleotidech, ale také o pozici, ve 
které se nacházejí v sekvenci. Tyto křivky lze jednoduchým odečtením od sebe porovnat, tím 
vznikne nová křivka (viz Obrázek 35.), ze které lze pak snadno vyhodnotit míru shody sekvencí, 
popřípadě zjistit na kterých pozicích v sekvenci se porovnávané sekvence liší.    
 
 





Obrázek 34. Křivka pro sekvenci SEG_RABHBBB1B vytvořená metodou Spektrum like základní.  
 
 
Obrázek 35. Křivka vzniklá odečtením křivky pro SEG_RABHBBB1B (Obrázek 34.) od křivky pro 
AF527577 (Obrázek 33.). 
 
Z výsledného obrázku (Obrázek 35.) je patrné, že se sekvence od sebe liší pouze na deseti 
pozicích, jinak jsou zcela shodné. 
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5.2.5 Spektrum like Chaos game kružnice AF527577 a SEG_RABHBBB1B 
Metoda je zvláštní kombinací metody Chaos game a metody Spektrum like. Touto 
metodou vytvořená křivka pro AF527577 (viz Obrázek 36.) a křivka pro SEG_RABHBBB1B 
(viz Obrázek 37.) zohledňuje jak pozici nukleotidů v Chaos game čtverci, tak i pozice, na kterých 
se tyto nukleotidy v sekvenci nacházejí. Porovnání sekvencí je možné jednoduchým odečtením 













Obrázek 38. Křivka vzniklá odečtením křivky pro SEG_RABHBBB1B (Obrázek 37.) od křivky pro 
AF527577 (Obrázek 36.). 
 
Míra shody sekvencí ve výsledné křivce metody Spektrum like Chaos game kružnice 
(Obrázek 38.) je menší než ve výsledné křivce u metody Spektrum like základní (Obrázek 35.). 
Sekvence se liší na více pozicích, což je způsobeno výpočetním algoritmem při konstrukci Chaos 
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game čtverce. Při ojedinělých shodách v průběhu sekvencí nestačí algoritmus dost rychle 
zareagovat, pro detekci shody je nutný delší shodný úsek v sekvencích. 
5.2.5 Reprezentace podle S. Yau AF527577 a SEG_RABHBBB1B 
Pro porovnání vybraných sekvencí byl vytvořen obraz, lze říci křivka pro AF527577 (viz 
Obrázek 39.) a křivka pro SEG_RABHBBB1B (viz Obrázek 40.). Tato metoda zobrazení 
zohledňuje pozici jednotlivých nukleotidů v sekvenci, porovnání tímto způsobem vytvořených 
obrazů je však složitější. Křivky od sebe nelze jednoduše odečíst, souřadnice x jednotlivých bodů 
se mohou lišit, což je dáno vektorovým způsobem výpočtu bodů. Křivky lze porovnat umístěním 
do stejného obrázku (viz Obrázek 41.). 
 
 





Obrázek 40. Křivka pro SEG_RABHBBB1B vytvořená metodou podle S. Yau. 
 
 
Obrázek 41. Výsledek porovnání křivky pro AF527577 (Obrázek 39.) a křivky pro 
SEG_RABHBBB1B (Obrázek 40.) 
 
Z výsledného obrazu (Obrázek 41.) je patrné, že se vybrané sekvence v určitých částech 
shodují (křivky mají stejný tvar), jsou však vzájemně posunuty. Tento posun je dán výše 





V této bakalářské práci jsou postupně probrány nejrůznější metody reprezentace a 
zpracování genomických signálů. Lineární zápis a statistický popis sekvencí poskytuje pouze 
přehled o zastoupení jednotlivých složek, konkrétně jednotlivých nukleotidů, popřípadě 
aminokyselin, ve zkoumané sekvenci. Je pouze nástrojem pro základní zpracování genomických 
signálů. Oproti tomu speciální metody reprezentace a zpracování dávají lepší přehled a poskytují 
více informací o sekvenci. Program REPREZENTACE zpracovává a vhodnými grafickými 
způsoby vyhodnocuje reálné genomické signály, načítané z veřejné databáze GenBank. Za 
účelem testování programu, nebo spíše rozličných metod zpracování, byly načteny sekvence 
prvního exonu genu pro β- globin (Hbb) pro dva rozdílné druhy organismů, tedy Homo sapiens 
(sekvence AF527577) a zajíc obecný (sekvence SEG_RABHBBB1B). Obě tyto sekvence jsou 
stejně dlouhé a jen minimálně se od sebe liší. Z dosažených výsledků zpracování, použitými 
metodami v programu vyplývá, že nejnevhodnější způsob zpracování je metoda Chaos game 3D 
reprezentace, následovaná metodou Chaos game. U těchto dvou metod je velice obtížné posoudit 
shodu sekvencí, jelikož zde chybí informace o pozicích nukleotidů v sekvenci. Lepší výsledek 
dává metoda Spektrum like Chaos game kružnice, která sice vychází z metody Chaos game, 
poskytuje však i přehled o pozicích nukleotidu v sekvenci. Tato metoda je vhodnější pro 
posouzení shod v sekvenci, ale pouze v případě, že se tyto shodují na delších úsecích. Metoda 
podle S. Yau poskytuje dobrý přehled o sekvenci, co se týče porovnání. Pro posouzení odlišností 
sekvencí se jeví nejlepší metodou (z metod použitých v programu) metoda Spektrum like 
základní. Tato metoda přitom používá velmi jednoduchý algoritmus, bylo by možné ji použít  
(pro velmi krátké sekvence) i bez pomoci výpočetní techniky. Společnou nevýhodou některých 
v textu zmíněných metod reprezentace a zpracování je fakt, že při použití algoritmu zohledňují 
pouze určité znaky v sekvenci. Konkrétně jsou to A, T, G, C. Nepočítají ani se zarovnáním 
sekvencí, které je nutné pro posouzení mezidruhových vzdáleností různých organismů například 
při konstrukci fylogenetického stromu. I přes všechna úskalí lze ale všechny tyto metody použít 
pro základní porovnávání sekvencí různých živočišných a rostlinných druhů na genomové 
úrovni.  
 Tato práce by mohla být dále rozšířena o další možnosti a rozšíření zkoumaných metod, 
popřípadě by mohla být doplněna o další metody reprezentace a zpracování.  
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Příloha 1: Zdrojový kód programu upravaSEKVENCE z prostředí Matlab. 
 
function sekvence = upravaSEKVENCE(sek) 
  
%--------------------------- 
%FUNKCE ODSTRANI ZE SEKVENCE  
%  JINE ZNAKY NEZ A,C,T,G 
%--------------------------- 
 %zmena sekvece na char: 
sek=char(sek);      
 %zmena matice na vektor: 
sek=sek(:);          





        switch sek(p) 
            case 'A' 
                sekvence(k)=sek(p); 
                k=k+1; 
            case 'C' 
                sekvence(k)=sek(p); 
                k=k+1; 
            case 'T' 
                sekvence(k)=sek(p); 
                k=k+1; 
            case 'G' 
                sekvence(k)=sek(p); 
                k=k+1; 
        end 
end 
 
Příloha 2: Zdrojový kód programu pocetN z prostředí Matlab. 
 
function [A T C G]=pocetN(sekvence) 
  
%------------------------------------- 
%FUNKCE POCITA ZASTOUPENI JEDNOTLIVYCH 












    switch sekvence(i) 
        case 'A' 
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            A=A+1; 
        case 'T' 
            T=T+1; 
        case 'C' 
            C=C+1; 
        case 'G' 
            G=G+1; 
             




Příloha 3: Zdrojový kód programu chaosGAME z prostředí Matlab. 
 
function [Bx By]=chaosGAME(sekvence) 
%----------------------------------------------------------- 
%FUNKCE SLOUZI KE ZPRACOVANI SEKVENCE CHAOS GAME METODOU 2D 
%----------------------------------------------------------- 
%definovani vrcholu ctverce: 
A=[-1 -1]; C=[-1 1]; T=[1 -1]; G=[1 1];    
  
%vykresleni bodu A, C, T a G:  
plot(A(1),A(2));  









%nazev, definice os: 
title('Chaos Game reprezentace','color','b'); 
axis square; axis([-1.2 1.2 -1.2 1.2]); box off;  
  
 %vykresleni stran ctverce: 
 plot(line([G(1) C(1)],[G(2) C(2)],'Color','k'));     
 plot(line([C(1) A(1)],[C(2) A(2)],'Color','k')); 
 plot(line([T(1) A(1)],[T(2) A(2)],'Color','k')); 
 plot(line([G(1) T(1)],[G(2) T(2)],'Color','k')); 
 %vykresleni mrizky ve ctverci: 
 plot(line([0 0],[1 -1],'LineStyle',':','Color','k')); 
 plot(line([1 -1],[0 0],'LineStyle',':','Color','k')); 
  




 %vykresleni pocatecniho bodu uprostred ctverce: 
 plot(B(1,1),B(1,2)); 
  
%  vypocet jednotlivych bodu metodou CHAOS game: 
for i=1:length(sekvence) 
     switch sekvence(i) 
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         case 'A' 
             B(i+1,1)=((B(i,1)+A(1))/2); B(i+1,2)=((B(i,2)+A(2))/2); 
              
         case 'C'              
             B(i+1,1)=((B(i,1)+C(1))/2); B(i+1,2)=((B(i,2)+C(2))/2); 
  
         case 'T'              
             B(i+1,1)=((B(i,1)+T(1))/2); B(i+1,2)=((B(i,2)+T(2))/2); 
  
         case 'G' 
             B(i+1,1)=((B(i,1)+G(1))/2); B(i+1,2)=((B(i,2)+G(2))/2); 
          
   










Příloha 4: Zdrojový kód programu chaosTETRA z prostředí Matlab. 
 
function [TETx TETy TETz]=chaosTETRA(sekvence) 
  
%  -------------------------------------------- 
%  FUNKCE SLOUZI KE ZPRACOVANI SEKVENCE METODOU 
%           CHAOS GAME 3D TETRAHEDRON 
%  -------------------------------------------- 
  
%definovani vrcholu tetrahedronu 
A=[-1 -1 1]; C=[-1 1 -1]; T=[1 -1 -1]; G=[1 1 1];    
  













title('Chaos Game tetrahedron','color','b'); 
box off; 
 %vykresleni hran tetrahedronu: 
  line([G(1) C(1)],[G(2) C(2)],[G(3) C(3)],'Color','k');     
  line([C(1) A(1)],[C(2) A(2)],[C(3) A(3)],'Color','k'); 
  line([T(1) A(1)],[T(2) A(2)],[T(3) A(3)],'Color','k'); 
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  line([G(1) T(1)],[G(2) T(2)],[G(3) T(3)],'Color','k'); 
  line([G(1) A(1)],[G(2) A(2)],[G(3) A(3)],'Color','k'); 
  line([T(1) C(1)],[T(2) C(2)],[T(3) C(3)],'Color','k'); 
   





 %pocatecni bod uprostred tetrahedronu: 
  plot3(P(1),P(2),P(3),'o','MarkerSize',2,'MarkerFaceColor','g'); 
   
%   vlastni vypocet bodu metodou Chaos game: 
for i=1:length(sekvence) 
     switch sekvence(i) 
         case 'A' 
             P(i+1,1)=(P(i,1)+A(1))/2; 
P(i+1,2)=(P(i,2)+A(2))/2;P(i+1,3)=(P(i,3)+A(3))/2; 
              
         case 'C'              
             P(i+1,1)=(P(i,1)+C(1))/2; 
P(i+1,2)=(P(i,2)+C(2))/2;P(i+1,3)=(P(i,3)+C(3))/2; 
  
         case 'T'              
             P(i+1,1)=(P(i,1)+T(1))/2; 
P(i+1,2)=(P(i,2)+T(2))/2;P(i+1,3)=(P(i,3)+T(3))/2; 
  
         case 'G' 
             P(i+1,1)=(P(i,1)+G(1))/2; 
P(i+1,2)=(P(i,2)+G(2))/2;P(i+1,3)=(P(i,3)+G(3))/2; 
     end 
         
end 









Příloha 5: Zdrojový kód programu spekLIKEz z prostředí Matlab. 
 
function [SLX SLY]=spekLIKEz(sekvence) 
  
%------------------------------------ 
%FUNKCE SLOUZI KE ZPRACOVANI SEKVENCE 











    switch sekvence(i) 
        case 'A' 
            SLY(i)=1; 
        case 'T' 
            SLY(i)=2; 
        case 'G' 
            SLY(i)=3; 
        case 'C'   
            SLY(i)=4; 
    end 
     







line([0 x],[1 1],'LineStyle',':','Color','k'); 
line([0 x],[2 2],'LineStyle',':','Color','k'); 
line([0 x],[3 3],'LineStyle',':','Color','k'); 
line([0 x],[4 4],'LineStyle',':','Color','k'); 
  
set(gca,'YTick',[1 2 3 4]); 
title('Spektrum like reprezentace','color','b'); 
xlabel('Pozice nukleotidu v sekvenci'); 
ylabel('G                 C                  A                 T'); 
hold off 
 
Příloha 6: Zdrojový kód programu spekLIKErad z prostředí Matlab. 
 
function [SLrX SLrY]=spekLIKErad(sekvence) 
  
%------------------------------------------------ 
%FUNKCE ZPRACOVAVA SEKVENCI METODOU SPEKTRUM LIKE 
%              CHAOS GAME KRUZNICE 
%------------------------------------------------ 
  
%================CHAOS GAME CTVEREC======================================= 
%def. vrcholu ctverce: 





%  vypocet bodu metodou Chaos game: 
for i=1:length(sekvence) 
     switch sekvence(i) 
         case 'A' 
             P(i+1,1)=(P(i,1)+A(1))/2; P(i+1,2)=(P(i,2)+A(2))/2;P(i+1,3)=pi; 
              
         case 'C'              
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             P(i+1,1)=(P(i,1)+C(1))/2; P(i+1,2)=(P(i,2)+C(2))/2;P(i+1,3)=pi; 
  
         case 'T'              
             P(i+1,1)=(P(i,1)+T(1))/2; P(i+1,2)=(P(i,2)+T(2))/2;P(i+1,3)=2*pi; 
  
         case 'G' 
             P(i+1,1)=(P(i,1)+G(1))/2; P(i+1,2)=(P(i,2)+G(2))/2;P(i+1,3)=0; 
  
   





%==================SPEKTRUM LIKE Z CHAOS GAME CTVERCE: ==================== 
%  vypocet hodnot pro spektrum-like: 
  for k=2:length(P) 
    
      tang(k)=P(k,2)/P(k,1); 
      arctan(k)=atan(tang(k)); 
      radians(k)=arctan(k)+P(k,3); 
       
  
  end 
  SLrX=(0:length(sekvence));%souradnice x 
  SLrY=radians; %souradnice y 
 %   vykresleni bodu: 
  plot(SLrX,SLrY); 
  hold on 
  plot(SLrX,SLrY,'ko','MarkerSize',1.5,'MarkerFaceColor','k'); 
   
%   vykresleni linek pro vymezeni jednotlivych kvadrantu: 
  line([0 length(sekvence)],[1.5708 1.5708],'LineStyle',':','Color','k'); 
  line([0 length(sekvence)],[3.1416 3.1416],'LineStyle',':','Color','k'); 
  line([0 length(sekvence)],[4.7124 4.7124],'LineStyle',':','Color','k'); 
  line([0 length(sekvence)],[6.2832 6.2832],'LineStyle',':','Color','k'); 
  
  axis xy 
  set(gca,'YTick',[0 1.57 3.14 4.71 6.28]); 
  xlabel('Pozice nukleotidu v sekvenci') ; 
  ylabel('Poloha na jednotkove kruznici[rad]'); 
  title('Spektrum like reprezentace (Chaos game)','color','b'); 
  hold off 
 
Příloha 7: Zdrojový kód programu Yau z prostředí Matlab. 
 
function [x y]=Yau(sekvence) 
  
%--------------------------- 
%FUNKCE ZPRACOVAVA SEKVENCI  







%vlastni vypocetni algoritmus:  
for i=2:length(sekvence) 
    switch sekvence(i-1) 
        case 'A' 
    x(i)=x(i-1)+1/2; %souradnice x  
    y(i)=y(i-1)-sqrt(3)./2;%souradnice y 
        case 'C' 
    x(i)=x(i-1)+sqrt(3)./2; 
    y(i)=y(i-1)+1/2; 
        case 'G' 
    x(i)=x(i-1)+sqrt(3)./2; 
    y(i)=y(i-1)-1/2;  
        case 'T' 
    x(i)=x(i-1)+1/2; 
    y(i)=y(i-1)+sqrt(3)./2; 
    end 
      
end 
  
% vykresleni bodu: 
plot(x,y,'.k'); 
title('Yau reprezentace','color','b'); 
xlabel('nukleotidy'); ylabel('hodnota'); 
hold off 
end 
 
